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Elymusو Hordeum ،Leymusهاي در جنسACCارزیابی روابط فیلوژنتیکی مولکولی ژن 
Assessment of phylogenetic relationships of ACC gene in Hordeum, Leymus and

Elymus genera

3و علیرضا طالعی2نقوي، محمد رضا 1مرجان بهزادي راد

چکیده
مجله علـوم  . Elymusو Hordeum ،Leymusهاي در جنسACCارزیابی روابط فیلوژنتیکی مولکولی ژن . 1391. طالعی. ر. نقوي و ع. ر. ، م.بهزادي راد، م

.84-93): 1(14. زراعی ایران

بیوســـنتز اســـیدهاي چـــرب، در مطالعـــهآ، اولـــین عامـــل کاتـــالیزي در ژن تـــک نســـخه پلاســـتیدي اســـتیل کـــوآنزیم
هــاي تــک نســخه و کــم نســخه احتمــال اینکــه، ژن.روابــط فیلــوژنتیکی، تکــاملی و سیســتماتیکی گنــدمیان توانــایی زیــادي دارد

ــابراین      ــت، بن ــم اس ــوند ک ــی ش ــل گروه ــتخوش تکام ــه ACCدس ــت مطالع ــی جه ــدها   ژن مهم ــی پلویی ــل پل ــدأ و تکام مب
ــی ــوب مـ ــودمحسـ ــن . شـ ــه  در ایـ ــه و زیرگونـ ــت گونـ ــوژنتیکی هفـ ــه فیلـ ــق رابطـ ــوتحقیـ ــران، ي جـ ــومی ایـ ــاي بـ هـ

)HudsonHordeum marinum( ،)Hordeum brevisubulatum Trinus Link( ،)Hordeum bulbosom L.( ،
)K. KochHordeum spontaneum(  جو زراعی دو ردیفـه ،)Hordeum vulgare convar. distichon L.(    جـو زراعـی شـش ،

.convar(فه ردی hexastichon L.Hordeum vulgare(آ کربوکسیلاز، با استفاده از آغازگر اختصاصی ژن استیل کوآنزیمACC1

. موجود در پایگاه اطلاعاتی مقایسـه شـدند  Elymusو Leymusهایی از جنس هاي بدست آمده از جو با توالی گونهبررسی و توالی
ها را به دو گروه اصلی تقسیم نمود کـه اولـین   درخت فیلوژنتیکی نمونه. ن تنوع زیادي داشتندنتایج نشان داد که جوهاي بومی ایرا

هـا  بود، در حالی که گروه دوم شامل گونهHordeumو دو گونه از جنس Elymusو Leymusهاي جنس گروه شامل تمامی نمونه
Hordeumایرانی همراه با Hordeumهاي و زیرگونه vulgareنتـایج حاصـل از درخـت    . بـدأ آن شـناخته شـده نیسـت    بود که م

از آنجـایی کـه   . فیلوژنتیکی در این تحقیق با نتایج سایر مطالعات بدست آمده از تحقیقات مورفولوژیکی و مولکولی مطابقت داشـت 
وضـعیت ژنـومی   می باشد، لذا نتایج این تحقیقTriticeaeمنبع ارزشمندي جهت تجزیه و تحلیل فیلوژنتیکی در طایفه ACC1ژن 

هـاي مهـم و بـومی جـو ایـران بـا اسـتفاده از مقایسـه         ها و روابط تکاملی بین آنها و همچنین روابط منطقی تاکسـونومی گونـه  گونه
.براي ژن مورد نظر را به خوبی مشخص نمودDNAهاي توالی

Hordeum، فیلوژنتیک و ACCتکامل مولکولی، توالی ژن، ژن: هاي کلیديواژه

23/6/1390: تاریخ پذیرش14/6/1389:دریافتتاریخ 
) مکاتبه کننده(عضو انجمن علوم زراعت و اصلاح نباتات ایران. دانشجوي کارشناسی ارشد پردیس کشاورزي دانشگاه تهران-1
)mbehzadi@ut.ac.ir: پست الکترونیک(
استاد پردیس کشاورزي و منابع طبیعی دانشگاه تهران-2
کشاورزي و منابع طبیعی دانشگاه تهراناستاد پردیس -3

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.1

56
25

54
0.

13
91

.1
4.

1.
7.

8 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 a

gr
ob

re
ed

jo
ur

na
l.i

r 
on

 2
02

5-
12

-0
9 

] 

                             1 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.15625540.1391.14.1.7.8
http://agrobreedjournal.ir/article-1-101-en.html


1391بهار،1، شماره چهاردهمجلد،"علوم زراعی ایرانمجله"

85

مقدمه
از Triticeaeمتعلق بـه طایفـه   ) Hordeum(جو جنس 

ایـن جـنس بطـور    . اسـت )Poaceae(گنـدمیان  خانواده
ــه  هــاي تــک کامــل شناســایی شــده اســت و شــامل گون

جـنس  . اجدادي است که به آسانی قابل تشخیص هستند
Hordeum ــنس ــر ج ــد اکث ــر در  همانن ــاي دیگ ــاطق ه من

جنـوبی  شـمالی و هـم در نیمکـره   معتدل، هم در نیمکره
ــراکنش دارد ــز   . پ ــیري، در مرک ــه گرمس ــاطق نیم در من

آمریکاي جنوبی و مناطق قطبـی در آمریکـاي شـمالی و    
4500آسیاي مرکزي و از سطح دریا تـا ارتفـاع بـیش از    

مراکـز  . شـود هاي هیمالیا و آنـد دیـده مـی   متري در کوه
ا توجـه بـه منـاطقی کـه داراي بیشـترین      تنوع این جنس ب

هاست در دنیا در چهار منطقه، جنـوب غربـی   تعداد گونه
آسیا، آسیاي مرکزي، غرب آمریکـاي شـمالی، جنـوب    

اسـت کـه در   ) ي وحشـی گونـه 16با (آمریکاي جنوبی 
ــه ــه منطقـــ ــداد گونـــ ــترین تعـــ ــر بیشـــ ــاي اخیـــ هـــ

1991Von Bothmer(روینـد مـی  et al., .( زراعـی جـو
)H. vulgare(هـــاي مهـــم اقتصـــاديیکـــی از گونـــه

تولیـد  ي چهارپایـان و  این جنس است کـه بـراي تغذیـه   
هـاي پایـه جـو    تعـداد کرومـوزوم  . شودمالت استفاده می

7=xــی ــه م ــه گون ــد ک ــد و  باش ــد، تتراپلوئی ــاي دیپلوئی ه
کروموزوم دارنـد  42و 28، 14هگزاپلوئید آن به ترتیب 

)Blattner, 2009( .معمــولا در مختلــف جــويهــاگونــه
و مرغزارهـا  ) هـا جلگه(ها هاي طبیعی مانند دشتزادگاه

ها و نهرهاي آب روان، خیلی از آنهـا  در امتداد رودخانه
هـا و کنـار   هاي نمکین و امروزه در سر خیابـان در خاك

هاي طبیعی گسـترش  هاي آبیاري در سرتاسر زمینکانال
Nishikata(دارنـد  et al., 2002; Petersen and Seberg,

2003 .(
تلاش زیادي جهـت بررسـی روابـط فیلـوژنتیکی در     

انجام گرفتـه اسـت، زیـرا جـو یکـی از      Hordeumجنس 
هــــاي محصــــولات مهــــم جهــــانی اســــت و گونــــه 

وحشی آن منابع ژنتیکی غنی را جهت بهبود محصولات 
ــد ــه . دارن ــت مطالع ــوژنتیکی   جه ــاي فیل ــریع آنالیزه س

ــنس،   ــن جــــــ ــولی در ایــــــ ــهمولکــــــ در دهــــــ
ــوالی  ــر از تـ ــاي اخیـ ــت  DNAهـ ــده اسـ ــتفاده شـ اسـ

)Blattner, 2004 ; Jakob et al., 2006 ; Sun et al., 2009.(
ــدمیان  Leymusجــنس  ــاهی چندســاله از خــانواده گن گی

است که تنوع مورفولوژیکی زیـادي دارد و در منـاطقی   
این جـنس  . با شرایط اکولوژیکی متفاوت پراکنش دارد

Elymusگونه است که همگی آنها قـبلا جـزء   35داراي 

Leymusیـدي در  پـنج سـطح پلوئ  . شـدند دسته بندي مـی 

وئید، اکتاپلوئید، وجود دارد که شامل تتراپلوئید، هگزاپل
، 56، 42، 28دکاپلوئید و دودکاپلوئیـد بـوده بـه ترتیـب     

Orgaard ,1994.(Elymus(کرومــوزوم دارنــد 84و 70

گیاهی چندساله از خانواده گنـدمیان اسـت کـه حـداقل     
ها در آسـیا  و در حدود نیمی از این گونهگونه دارد150

وحشـی  گیاهان این جنس به نام چـاودار  . دارندپراکنش
ایــن جــنس داراي. شــوندمــییــا علــف گنــدم شــناخته  

ــامل   ــه شــ ــاوت اســــت کــ ــدي متفــ ــطوح پلوئیــ ســ
باشـد مـی x=7بـا  تتراپلوئید و هگزاپلوئیـد و اکتاپلوئیـد  

)Orgaard and Anamthawat-jonsson., 2001.(
اولین مرحلـه تولیـد اسـیدهاي چـرب در موجـودات      

ــوآنزیم     ــتیل ک ــول اس ــدن مولک ــیله ش ــده کربوکس آزن
آ ثیراســتیل کــوآنزیمأباشــد کــه ایــن عمــل تحــت ت مــی

ایـن آنـزیم در شـروع    .پـذیرد کربوکسیلاز صـورت مـی  
اسـیدهاي  .اسـت مورد نیازواکنش سنتز اسیدهاي چرب 

هاي سوختی و تأمین واحـدهاي  چرب به عنوان مولکول
ــتند   ــروري هســ ــتی ضــ ــاهاي زیســ ــاختمانی غشــ ســ

)Safari, 2003 .( ــات ژن ــوآنزیم آ قطعــ ــتیل کــ اســ
ــیلاز  ــتندkb8/1-5/1کربوکســ ــه. هســ ACCژن قطعــ

)acetyl-CoA carboxylase(  که آنزیم پلاستیدي را رمـز
Hung(اگزون دارد 8اینترون و 7کند می et al., 2002 .(

Huang(هوانگ و همکاران  et al., 2002 ( از دو سیستم
اسـتیل  رمزکنندهاي هاي هستههاي ژنژنی برمبناي توالی

فسفوگلیســــرات کینــــاز –3و )ACCase(آ کــــوآنزیم
)PGK( اسـتفاده  گندمیانسـایر درمطالعه تکامل گنـدم و

اغلـب  کـه  آنهـا نشـان داد   هـاي  نتـایج آزمـایش  .نمودند
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نسـخه تـک  ایـن دو ژن،  مطالعه شده گندمیانهاي گونه
ــی ــندم ــه ژن    . باش ــوط ب ــده مرب ــت آم ــایج بدس ACCنت

ي تـوالی  از مقایسـه . را تأیید نمـود تکامل قبلیهاي یافته
-3آ و هـــــاي اســـــتیل کـــــوآنزیمنوکلئوتیـــــدي ژن

، هسـتند فسفوگلیسرات کینـاز کـه بـا یکـدیگر سـازگار     
بدسـت آمـده   گنـدمیان بین در ی مهمی تیکروابط فیلوژن

ــت ــاران  .اس ــان و همک Sun(س et al., ــه ) 2009 رابط
RPB2ژن را بــا Hordeumو تکامــل جــنس یتیکفیلــوژن

)RNA polymerase II( آنهـا و هـدف نـد بررسـی نمود
ــافتن MITE)inverted-repeat terminal elementیــ

Miniature( در ژنRPB2 همچنـین  و این جنسدر ژنوم
هـاي دیپلوئیـد   سـایرگونه بـا RPB2تکامـل ژن  ي مقایسه

Triticeaeنتـــایج تجزیـــه و تحلیـــل فیلـــوژنتیکی .بـــود
دریـک  XaوHژنـوم  ،نشـان داد کـه  RPB2هـاي توالی

قرار XaوHژنوم جدا ازIوXuگروه منومورف و ژنوم
Zhang(ژانـگ و همکـاران   .دارنـد  et al., رابطـه ) 2009

ــه ــنس فیلــــوژنتیکی را در برخــــی گونــ هــــاي دو جــ
Pseudoroegneria وRoegneriaــیله ژن ــه وســ ACCبــ

اینتـرون و  بررسی کردند و روابط تکـاملی را بـر اسـاس    
هـاي جفـت   آنها مشخصات داده.اگزون بدست آوردند

هاي اینتـرون و اگـزون محاسـبه و درخـت     شده از توالی
کوماتسودا و همکاران . ها را نیز رسم کردندفیلوژنی آن

)Komatsuda et al., 1999 (ي تــوالیبــا مطالعــهDNA

اي در جنس جو روابط فیلوژنی را بین چهـار ژنـوم  هسته
H ،I ،XaوXu ــد ــی نمودن ــده  .بررس ــت آم ــایج بدس نت

برمبنـاي جــایگزینی و نیــز رویــدادهاي حــذف و الحــاق  
دریـک گـروه منومورفیـک    XaوHنشان داد که ژنـوم  

یکـدیگر  جـدا از IوXuقرار دارند، در حالی کـه ژنـوم   
.باشندمی

باتوجه بـه اینکـه محـدوده تنـوع ژنتیکـی هریـک از       
سترده است، از ایـن رو  خویشاوندان وحشی جو بسیار گ

تـوان ازصـفات متنـوعی ماننـد مقاومـت بـه آفـات و        می
ها و حتی برخـی از صـفات کمـی از ژرم پلاسـم     بیماري

خارجی بـراي انتقـال بـه گیاهـان زراعـی خویشـاوند آن       

Von Bothmer(اسـتفاده نمـود   et al,. 2003( .   ایـران بـه
عنوان یکی از مراکز بومی جـو مـورد توجـه اسـت و بـا      
توجه به اینکه اجـداد وحشـی جـو داراي تنـوع ژنتیکـی      
بسیار زیادي هستند، یافتن روابط تکاملی این گیاه بسـیار  

هاي فیلـوژنتیکی  ارزشمند است و هدف از تجزیه تحلیل
هایی است کـه  ها بصورت درختکشف ترتیبی از شاخه

هـا باشـد   ي تکاملی بـین تـوالی  بهترین رابطهنشان دهنده
)2009Naghavi et al., .(   ــوژنی ــه فیل ــی رابط ــا بررس ب

هـاي  هـا و نسـل  توان اطلاعاتی درباره گونهمولکولی می
ــان    ــرآورد شــروع زم اجــدادي منقــرض شــده و حتــی ب
انشــعاب و طبقــه بنــدي دقیــق گیــاه مــوردنظر را بدســت 

هاي به نژادي انتقـال ژن بطـور   این روش در برنامه. آورد
). Xion, 2006(گیرد مؤثري مورد استفاده قرار می

ــوژنتیکی      ــاط فیل ــین ارتب ــق تعی ــن تحقی ــدف از ای ه
هـایی از  هاي بومی ایـران بـا گونـه   هاي مختلف جوگونه

ــنس ــاي ج ــتفاده از ژن ElymusوLeymusه ــا اس ACCب

.بوده است

هامواد و روش
مواد گیاهی

هفت گونـه  کار آزمایشگاهی بر رويدر این تحقیق 
و زیرگونه جو بومی ایران که از بانک ژن ملـی ایـران و   
کشور استرالیا تهیـه شـده بودنـد، جهـت بررسـی روابـط       

مربـوط بـه   فیلوژنتیکی با استفاده از آغـازگر اختصاصـی   
ACCهمچنــین از تـــوالی ژن  . انجــام شـــد ACC1ژن 

ــنس ــاي جـ ــاه  Leymusو Elymusهـ ــود در پایگـ موجـ
مشخصـات بـذور جـو    .ده گردیـد استفاNCBIاطلاعاتی 

.در جدول یک ارائه شده است
در آزمایشـــــگاه 1388ایــــن تحقیــــق در ســــال    

بیوتکنولوژي گروه زراعـت و اصـلاح نباتـات دانشـگاه     
ها و بذر از هر کدام از گونه5-6تعداد . تهران انجام شد

هاي جو بومی ایران در گلدان کشـت و پـس از   زیرگونه
حـدود دو تـا   (اقل دو برگ رشد گیاهچه ها و ظهور حد

.از آنها نمونه برداري شد) سه هفته پس ازکشت
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اد گیاهی مورد استفاده در آزمایشنام و مشخصات مو-1جدول 
Table1. Plant materials used in this experiment

ي جوگونه ها
Barley species

دسترسیشماره 
Accession No.

مبدأ
Origin

HudsonHordeum marinum TN.02-904 Sari
Hordeum. murinum L. TN.02-1085 Lorestan
Hordeum bulbosom L. 406400, 25VM91 Iran

K. KochHordeum spontaneum TN.02-494 Saveh
Hordeum brevisubulatum Trinus Link 406383, 13VM91 Iran
Hordeum vulgare convar distichon L. KC.70062 khoram abad

convar hexastichon L.Hordeum vulgare TN.02-102 Turkey

یابیو توالیDNA ،PCRاستخراج 
بـه روش  وهاي تـازه ژنومی از برگDNAاستخراج 

CTAB ــه ــر یافت ) Murray and Thampson, 1980(تغیی
هـاي  جهت بررسی کمیت و کیفیت نمونـه .گرفتانجام 

DNA   استخراج شده، از دستگاه نـانودراپ و ژل آگـارز
اي پلیمـراز بـا   واکـنش زنجیـره  .یک درصد استفاده شـد 

ACC1)Huangاســتفاده از آغــازگر  et al., بــا )2002
).2جدول (استفاده از دستگاه ترموسایکلر انجام شد 

توالی آغازگر مورد استفاده در آزمایش-2جدول 
Table 2. The sequence of the primer used in this experiment

توالی برگشت
Reverse

توالی رفت
Forward

نام آغازگر
Primer name

TTCAAGAGATCAACTGTGTAATCAGTTCCTGGCTCCCCAATATTTATC
ACC1

CAACATTTGAATGAATCTCCACGCCCAATATTTATCATGAGACTTGCA

از یـک واحـد  میکرولیتـر، کـه حـاوي   25در حجم 
ــزیم High-fidelity LA-Tag DNA polymerase(آن

(Takara، بـــافرPCR)X1( ،50-20 نـــانوگرم ازDNA

میلی مـولار از هـر   MgCl2،2/0میلی مولار5/1ژنومی، 
dNTP ،برنامه . انجام شداز هر آغازگرمیکرومولاریک

PCR دقیقـه،  5به مـدت  درجه سانتی گراد 94به ترتیب
یـک  بـه مـدت   درجه سانتی گـراد  094شامل چرخه35

68ثانیــه، 40بــه مــدت درجــه ســانتی گــراد 056،دقیقــه
و دماي بسط نهـایی  دقیقهدوبه مدت درجه سانتی گراد 

دقیقـه بکـار گرفتـه    هشتبه مدت درجه سانتی گراد 68
ــر روي ژل آگــارز PCRمحصــول .شــد درصــد یــکب

ــدن  ــابی شـ ــک و ارزیـ Zhang,.2009(د تفکیـ et al .(
ــولات  ــه PCRمحص ــتند،  1800bp-1500ک ــول داش ط

ــوالی  ــت ت ــه روش   جه ــده و ب ــدا ش ــابی از روي ژل ج ی
glassmilk     خــالص ســازي شــدند و قطعــات تکثیــري

SEQLABیـابی  از روي ژل به مرکـز تـوالی  خالص شده

تـوالی قطعـات تکثیـري حاصـل از     . ندآلمان ارسال شـد 
اي پلیمــراز بــا اســتفاده از آغازگرهــاي واکــنش زنجیــره

Forward وReverseبه منظور تعیین قرابـت  . بدست آمد
هـا و بررسـی روابـط فیلـوژنتیکی از نـرم افزارهـاي       گونه

DNAstar ،BLAST،Megaاستفاده شد.

درصــد یــکبــر روي ژل آگــارز PCRتمحصــولا
د و باند مورد نظر با سـایز مـارکر   تفکیک و ارزیابی شدن

bp100-3000 ،SMO323وفرمنتاز مقایسه شدشرکت
ــه  ــراي ژن bp1800-1500قطع ــایی ACC1ب شناس

.گردیدند
نتایج و بحث
BLASTنـرم افـزار   بـا  نتایج حاصل از تجزیه تحلیـل  

هاي جو بومی ایـران  گونهACC1هاي نشان داد که توالی
ي مـورد نظـر و   هـایی از ایـن ژن، در گونـه   با چـه تـوالی  
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:هاي جو، به ترتیب از چپ به راستتصویر ژل الکتروفورز گونه-1شکل 
H. spontaneum, H. bulbosom, H. brevisubultum, H. marinum, H. distichon, H. murinum, H. hexastichon.

Fig. 1. Electrophoresis gel for barley species from left to right:

H. spontaneum, H. bulbosom, H. brevisubultum, H. marinum, H. distichon, H. murinum, H. hexastichon

3در جـدول  ). 3جـدول (هاي دیگر شـباهت دارد  گونه
در قسمت بالاي همردیفی متنـی، بـه ترتیـب از چـب بـه      

Eراست، اطلاعاتی در خصوص درصد همسانی، ارزش

و مشـابهت بـین دو   ) میزان تفاوت دو توالی از یکـدیگر (
ــه     ــه گون ــوط ب ــیح مرب ــام و توض ــوالی، ن ــاي ت ــابهه مش

هــاییاز نظــر تــوالی، کــد ژنتیکــی آن گیــاه، نــام گونــه
ــده،     ــام شـ ــا انجـ ــرروي آن هـ ــایش بـ ــن آزمـ ــه ایـ کـ

.در نتایج حاصل از همردیفی نشان داده شده است
اساس ها بربعد از شناسایی خویشاوندان هر یک از گونه

ــرم  NCBIدرACC1ژن  ــتفاده از نــ ــا اســ ــزارو بــ افــ

BLASTهاي موجود در پایگاه اطلاعاتی با استفاده از با توالیهاي جو گونهتطابق بین توالی-3جدول 

Table 3- Alignment of the barley’s sequences with NCBI sequences using BLAST
همسانی

Max ident
(%)

Eارزش
E value

مشابهت بین دو توالی
Query coverag

هاگونهنوع 
Description

شماره دسترسی
Accession No.

هاي جوگونه
Barley species

960.098%Hordeum vulgareAF343509.1
H. vulgare hexastichon L.

940.098%Elymus sibiricusEU626418.1
970.098%Hordeum vulgareAF343509.1

H. vulgare distichon L.
960.098%Hordeum bogdaniiDQ319185.1
910.098%Elymus sibiricusEU626418.1

H. marinum L.
910.098%Elymus caninusEU626416.1
950.098%Hordeum vulgarAF343509.1

H. spontaneum K. Koch
940.098%Hordeum bogdaniiDQ319185.1
772e-14072%Hordeum vulgareAF343509.1

H. murinum L.
775e-13772%Hordeum bogdaniiDQ319185.1
765e-17783%Hordeum vulgareAF343509.1

H. brevisubulatum Trinus Link
759e-16889%Hordeum bogdaniiDQ319185.1
821e-14780%Elymus caninusEU626416.1

H. bulbosom L.
821e-14780%Elymus hystrixDQ335573.1

BLAST،یعنـی هـا  به هر یک از گونههاي نزدیک توالی
و Hordeum ،Leymusهــاي هــایی از جــنستــوالی گونــه

Elymus ،هایی که داراي ارزشتعیین گردیده و نمونهE

پایین یا صفر بودند انتخاب و از آنها براي ترسیم درخت 

آنالیزهـاي فیلـوژنتیکی تخمینـی    . فیلوژنتیکی استفاده شد
در طی تکامل از چگونگی اشتقاق اعضاي یک خانواده

ــتند ــش    . هس ــه جه ــیله مطالع ــه وس ــط ب ــن رواب ــاي ای ه
جایگزینی، حـذف، ازدیـاد و جهـش بـا آرایـش مجـدد       
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باشـد شوند که در معـرض انتخـاب طبیعـی مـی    تعیین می
)2007et al,.Golovnina( .ها بـا  روابط تکاملی بین توالی

اســتفاده از نمودارهــایی بــه نــام درخــت فیلــوژنتیکی      
ــی ــان داده مـــ ــوندنشـــ ــاي. شـــ هـــــدف از آنالیزهـــ

ــاخه   ــی از ش ــف ترتیب ــوژنتیکی کش ــورت  فیل ــه ص ــا ب ه
ها هایی است که نشان دهنده بهترین روابط توالیدرخت

Naghavi(باشد et al., هـا بـا   براي این کار، تـوالی ).2009

ــزار ــرم اف ــق  4Megaن ــن تحقی ــف شــده و در ای همردی
ي رسـم درخـت فیلـوژنتیکی روش اتصـال مجـاور      شیوه

هاي رایج ساخت درخت تکـاملی  بود که، یکی از روش
هـا از  در این تحقیق جهت بررسی صحت درخـت . است

.اسـتفاده شـد  100بـا تکـرار پـذیري    Bootstrapآزمـون  
هـا در قالـب درخـت در شـکل یـک      رابطه تکامل گونـه 

.نشان داده شده است

Neighbor Joiningبه روش Elymusو Hordeum،Leymusهاي هایی از جنسدرخت فیلوژنتیکی گونه-2شکل

ACC1براي ژن 

Fig. 2. Phylogenetic trees some species of Hordeum، Leymus and Elymus by Neighbor Joining for ACC1

ــه ــق اســتفاده  Hordeumهــاي گون ــن تحقی کــه در ای
شدند، جوهاي بومی ایران هستند که براي اولـین بـار در   

ــا ــوالی ژن،دنیـ ــه آن ACCتـ ــین رابطـ ــت تعیـ ــا جهـ هـ
ایـن نمـودار بـا مقیـاس     . فیلوژنتیکی بررسـی شـده اسـت   
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دهد که تفاوت بین دو تـوالی  شده و نشان میرسم 05/0
Hordeum murinum. می باشددرصد5 L.اي در شاخه

ــاي    ــه در آنالیزهـ ــه در نتیجـ ــرار گرفتـ ــه قـ ــدا از بقیـ جـ
هـا شـناخته   فیلوژنتیکی بعنوان جـد مشـترك سـایر گونـه    

ها را بـه دو  درخت فیلوژنتیکی نمونهبطور کلی . شودمی
گروه اصلی تقسیم نمود که اولـین گـروه شـامل تمـامی     

ــه ــنس نمونـ ــاي جـ ــهElymusو Leymusهـ ي و دو گونـ
Hordeum bogdanii وHordeum chilenseــی ــدم . باش

ــه   ــالی کــ ــه در حــ ــامل گونــ ــروه دوم شــ ــا و گــ هــ
Hordeumمتشــکل ازایرانــی Hordeumهــاي زیرگونــه

murinum L.،Hordeum marinum Hudson،
Hordeum brevisubulatum Trinus Link،

K. KochHordeum spontaneum،
Hordeum bulbosom L.   جـــو زراعـــی دو ردیفـــه ،

Hordeum vulgare convar distichon L. ،   جـو زراعـی
convarشش ردیفه  hexastichon L.Hordeum vulgare

ــا  ــراه بـــ Hordeumهمـــ vulgareــول .اســـــت طـــ
Hordeum murinumهــايهــا در گونــه شــاخه L. ،

Hordeum bulbosom L.،Hordeum brevisubulatum

Trinus Link بسیار زیاد است که این نشاندهنده تغییرات
هـا رخ داده  زیادي است کـه طـی تکامـل در ایـن گونـه     

هــاي انجــام شــده بــر روي یکــی از طبــق بررســی. اســت
کـه شـامل سـه گـروه ژنـومی      Elymusهاي جـنس  گونه

هـاي  هـا از جـنس  مختلف است، نشان داد که این ژنـوم 
HordeumوPseudoroegneria خته و جــنس ناشــنا

دیگري به گونـه مـوردنظر در ایـن جـنس رسـیده اسـت      
)Mason-Gamer, 2008.( هـایی از  بنـدي آلوپلوییـد  طبقـه

هسـتند شـبیه بـه    I/Xaکه داراي ژنوم ) Hordeum(جنس
هـاي  هایی از گندمیان است کـه، از ترکیـب ژنـوم   جنس

ــل   ــدینی مث ــده LeymusوElymusوال ــود آم ــدبوج ان
)Blattner., 2009 .( ایــن ســه جــنس از تفکیــک نشــدن

یکــدیگر دور از انتظــار نبــود، زیــرا قرابــت نزدیــک      
Hordeum ،ElymusوLeymus   ــز ــی نی ــات قبل در تحقیق

تأیید شده و همچنین امکان هیبریداسیون بـین دو جـنس   

LeymusوHordeum ــود دارد .)Orgaard ,1994(وج
Leymusدرخت تکاملی فوق از  pendulus   آغـاز و بـه

Elymus caninusشـود کـه ایـن گونـه آخـرین      ختم می
هـاي  Hordeumشاخه گروه اول است و قرابت زیادي با 

گـروه دوم بـرعکس گـروه اول تنـوع     . بومی ایـران دارد 
دهند کـه  حتی در بین خودشان نشان می، بسیار زیادي را

تفـــــاوت زیـــــاد جوهـــــايایـــــن نشـــــان دهنـــــده
Hordeum.ایران با یکدیگر است vulgare  نیز در گـروه

اي نزدیک بـه جوهـاي شـش ردیفـه و دو     دوم در شاخه
Hordeum spontaneumردیفــه و همچنــین  K. Koch

ــت  ــرار گرف ــودن  . ق ــک ب Hordeumنزدی vulgare ــه ب
Hordeum spontaneum K. Kochدر درخــــت

فیلـــوژنی، تحقیقــــات مورفولـــوژیکی قبلــــی مبنــــی   
ــه  Hordeum spontaneumبـــر اینکـ K. Kochزیـــر

ــه Hordeum vulgareاي از گونــ L.ــت اســ
)Von Bothmer et al., Hordeum.را تأییـد نمـود  ) 1991

murinum L. وHordeum bulbosom L. ــر از نظـ
Von Bothmer(مورفولـوژي مشـابه هسـتند     et al., 1991(

Hordeum murinumکـه قـرار گـرفتن     L. وHordeum

bulbosom L.هاي نزدیـک بـه هـم، مؤیـد ایـن      در شاخه
نتایج حاصل از درخت فیلوژنتیکی در ایـن  . مطلب است

تحقیـــق بـــا ســـایر نتـــایج بدســـت آمـــده از تحقیقـــات 
مطابقـت داشــته  ذکــر شـده،  مورفولـوژیکی و مولکـولی   

Sun;(اسـت   et al., 2009; Komatsuda et al., 1999;

Blattner,. 2004; Mason-Gamer, 2008 .(،احتمال اینکه
هــــاي تــــک نســــخه و کــــم نســــخه دســــتخوشژن

ــابراین آن     ــت، بن ــم اس ــوند، ک ــی ش ــل گروه ــا تکام ه
ي مبـدأ و تکامـل پلـی پلوئیـدها     ابزار مهمی براي مطالعه

Liu(باشـند مـی  et al,. 2006, Golovnina et al., 2007,

Che et al., اي هـاي هسـته  بـا توجـه بـه اینکـه ژن    ) 2007
ــد  ــوالی  ACCهمانن ــب ت ــی کــم، اغل ــداد کپ ــا تع ــايب ه

ــاوت تواننــــد جهــــتدارنــــد، مــــییاینترونــــی متفــ
ــه هــاي خویشــاوند و جهــتتشــخیص روابــط بــین گون

ــد   ــومی بکــار رون ــط تکــاملی درون ژن نشــان دادن رواب
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)Small et al., 1998 ،Zhang et al., یــن نتــایج ا)2009
آنهـا  ها و روابط تکاملی بین تحقیق وضعیت ژنومی گونه

هاي مهم و و همچنین روابط منطقی تاکسونومیکی گونه

DNAهـاي بومی جو ایـران بـا اسـتفاده از مقایسـه تـوالی     

.براي ژن مورد نظر را به خوبی مشخص نمود
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Assessment of phylogenetic relationships of ACC gene in Hordeum, Leymus and
Elymus genera

Behzadi Rad, M.1, M. R. Nagavi2 and A. R. Taleei3

ABSTRACT
Behzadi Rad, M., M. R. Nagavi and A. R. Taleei. 2012. Assessment of phylogenetic relationships of ACC gene in
Hordeum, Leymus and Elymus genera. Iranian Journal of Crop Sciences. 14(1):84-93. (In Persian).

Plastid single-copy gene acetyl- coAcarboxylase (ACCase) is the first agent in the biosynthesis of fatty acids

which is suitable  for the studying of phylogenetic relationships, evolutionary and systematic of grasses. Single

and low copy genes are less likely subject to concerted evolution, thus making themselves ideal tools for

studying the origin and evolution of polyploid taxa. In this study, phylogenetic relationship of seven species and

subspecies of (Hordeum) of Iran including (Hordeum murinum L. ), (Hordeum marinum Hudson ), (Hordeum

brevisubulatum Trinus Link ), (Hordeum spontaneum K. Koch ), (Hordeum bulbosom L. ), (Hordeum vulgare

convar. distichon L. ), (Hordeum vulgare convar. hexastichon L.), were investigated using gene-specific primers

acetyl- CoAcarboxylase (ACC1) and then compared their sequences with the sequences of species of Leymus and

Elymus genera. A great diversity was observed in the wild barley from Iran. Phylogenetic tree grouped all

samples in two main groups. The first group consisted of all accessions of Leymus and Elymus genera as well as

two accessions of Hordeum. While the second group consisted of all Iranian species/subspecies of Hordeum

along with Hordeum vulgare L. with unknown origin. Since ACC1 gene is a valuable source for phylogenetic

analysis in the Triticeae tribe, this research investigated the genomic and evolutionary relationships of the

Hordeum, Leymus and Elymus genera and  dtermined reasonable and important Taxonomy relationships among

Hordeum species from Iran.

Key words: ACC gene, Gene sequence, Hordeum, Molecular evolution and Phylogenetic.
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